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oceà és probablement l’ecosistema més 
gran i antic del planeta. Els microorga-
nismes que hi viuen són els descendents 
vius més propers de les formes originals 
de la vida a la Terra. Mitjançant la concentració 
d’oxigen a l’atmosfera, formen un nou ambient 
aeròbic on evolucionen plantes, animals i totes 
les altres formes de vida. Els procariotes repre-
senten un component important del plàncton 
marí. Comprenen fins al 70 % de la biomassa 
total del plàncton en superfície i fins al 75 % en 
aigües profundes. Els bacteris són el grup més 
abundant i ric en espècies de microorganismes. 
Imprescindibles per a la vida a la Terra, els bac-
teris s’encarreguen de molts processos crítics 
dels ecosistemes, així com d’una gran varietat 
de cicles biogeoquímics. Alguns exemples d’ac-
tivitats que duen a terme exclusivament són els 
processos clau que marquen el ritme del cicle 
del nitrogen: la nitrificació, la desnitrificació i la 
meitat de la fixació de nitrogen mundial tenen 
lloc als oceans gràcies als microbis. També te-
nen un paper en el cicle del sofre i en els fluxos 
de metà, dues característi-
ques fisiològiques conegu-
des fins avui; però l’enorme 
diversitat microbiana indica 
que hi pot haver moltes més 
capacitats metabòliques en-
cara per descobrir.
Hi ha un debat extens 
sobre el fet que els microor-
ganismes presentin patrons 
biogeogràfics com ara el gradient latitudinal 
de riquesa d’espècies cada vegada més gran 
des de zones polars fins a les regions equato-
rials, quelcom característic de molts animals i 
plantes macroscòpiques. En aquest sentit hi ha 
la teoria del «tot és a tot arreu, però l’ambient 
selecciona». En canvi, els models estocàstics de 
la biodiversitat i la biogeografia postulen que la 
immigració, les taxes de dispersió, la mida de 
l’hàbitat —la relació àrea-tàxon, per exemple— i 
la invariància ecològica entre filotipus micro-
bians determinen l’estructura de la comunitat 
microbiana. No obstant això, aquesta famosa 
declaració significa que, a causa del gran nom-
bre d'organismes i el creixement accelerat de la 
població, és poc probable que els tàxons micro-
bians s’extingeixin. D’altra banda, els microbis 
es dispersen fàcilment i exclouen la possibilitat 
de la biogeografia històrica, de manera que la 
composició de la comunitat no ha de ser deter-
minada per esdeveniments de dispersió o difi-
cultat, una visió que ha estat cada vegada més 
qüestionada els últims anys.
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diversitat microbiana 
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L’oceà ocupa el 70 % de la superfície de la Terra, i en aquest am-
bient la major part de la biomassa correspon a microorganismes. 
Aquestes petites fàbriques són responsables del 98 % de la pro-
ducció primària del planeta i actuen de mitjancers en tots els cicles 
biogeoquímics de l’oceà. Hi ha controvèrsia sobre la distribució 
d’aquests microorganismes. D’una banda, es creu que segueixen 
patrons biogeogràfics; però, d’una altra, es considera que la majo-
ria dels microorganismes són cosmopolites. En aquest estudi mos-
trem els canvis de les comunitats microbianes al llarg de la zona de 
fractura Romanche (oceà Atlàntic) en les diferents masses d’aigua.
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El 2007, Pommier i col·laboradors van po-
sar a prova la distribució omnipresent del bac-
terioplàncton marí. Per desafiar aquesta visió 
integral, es van emprar biblioteques de clons en 
nou indrets costaners distribuïts per tot el món. 
Es va trobar una distribució similar dels prin-
cipals grups taxonòmics representats a les co-
munitats. Totes les comunitats locals es van es-
tructurar de manera similar, amb dominància 
d’unes quantes unitats taxonòmiques operacio-
nals (OTU), fet que mostra afiliacions taxonò-
miques variables. Però això ha estat desmentit 
per la composició diferent dels tàxons micro-
bians marins de vida lliure a diferents llocs se-
gons els factors ambientals. La composició del 
bacterioplàncton varia al llarg de gradients de 
salinitat amb la profunditat i l’especificitat de la 
massa d’aigua.
Es pot trobar una sortida a la distinció entre 
diversitat i biodiversitat proposta per Margalef 
el 1994. La biodiversitat seria el total de la infor-
mació genètica a la Terra o a qualsevol part del 
globus. La diversitat es refereix als components 
que estan actius i són abundants en un moment 
i lloc determinats. En el treball esmentat, algu-
nes espècies de microorganismes van ser pre-
sents cada any amb una gran abundància. La 
resta d’espècies tenia poca abundància i no es 
van trobar cada any: eren espècies ocasionals. 
Les taxes més abundants es mantenen mit-
jançant un  creixement actiu, ja que s’adapten 
bé a aquest ecosistema en particular. Aquests 
tàxons constitueixen la diversitat de l’ecosis-
tema. La llarga cua de tàxons rars (o banc de 
llavors) completa la biodiversitat. És important 
tenir en compte que el nombre de representants 
d’un grup determinat no està lligat necessà-
riament a la importància d’aquest grup per al 
funcionament de la comunitat. El 2006, Sogin 
i col·laboradors van detectar una alta diversitat 
bacteriana a les masses d’aigües profundes de 
l’Atlàntic nord i als respiradors hidrotermals de 
flux difús.
Els primers microbiòlegs marins estaven 
convençuts que un alt percentatge d’espècies 
pelàgiques abundants es podrien cultivar en 
plaques d’agar. Darrerament, la microscòpia 
epifluorescent ha revelat que els bacteris fàcil-
ment cultivables representen només el 0,1 % 
dels bacteris observables. Prèviament detectat 
per altres investigadors, aquest problema es 
va anomenar anomalia del gran plat. A mitjan 
dècada dels vuitanta, els mètodes moleculars 
es van introduir a l’ecologia microbiana, fet 
que ha permès d’obtenir les dades de seqüència 
genètica dels organismes dominants, encara 
que no puguem cultivar-los. D’alguna mane-
ra és sorprenent que els resultats generats per 
aquestes noves tècniques no coincideixin amb 
els resultats obtinguts mitjançant el cultiu. Es 
va posar de manifest que alguns bacteris domi-
nants no són cultivables utilitzant metodologies 
estàndards, mentre que d’altres que sí que ho 
són tenen una abundància tan baixa en el medi 
natural que les tècniques moleculars no poden 
detectar-los. Així, les eines moleculars han fet 
créixer el nostre coneixement sobre l’estruc-
tura de la comunitat microbiana marina i han 
demostrat que una gran part dels microbis del 
medi representen tàxons nous que encara no 
s’han cultivat.
Els organismes fàcilment cultivables poden 
formar part de la biosfera rara: la gran col·lecció 
de microorganismes presents als ecosistemes 
d’abundància molt baixa. Aquesta baixa abun-
dància els protegeix de la lisi viral i, en part, de 
la depredació; a més, poden persistir durant 
llargs períodes de temps amb poca o cap activi-
tat. S’ha suggerit que, si canvien les condicions, 
els membres de la biosfera rara poden multi-
plicar-se ràpidament, convertir-se en part dels 
tàxons abundants i participar activament en els 
fluxos de carboni i energia. Per tant, constitu-
eixen un banc de llavors que pot arribar a ser 
d’una gran utilitat per a la comunitat per donar 
resposta a les condicions canviants del medi, 
incloent-hi l’aparició de contaminants o altres 
pertorbacions antropogèniques. La biodiversi-
tat d’un ecosistema no és totalment coneguda 
fins que es caracteritza la biosfera rara. La se-
qüenciació massiva permet capturar la infor-
mació sobre aquestes poblacions d’abundància 
baixa. Alguns exemples són l’estudi de Venter i 
col·laboradors del 2004 al mar dels Sargassos, 
on van utilitzar un enfocament de seqüenciació 
massiva i van estimar que la mostra analitzada 
contenia aproximadament mil vuit-cents tà-
xons bacterians. El 2006, Sogin i col·laboradors 
van emprar una tècnica més eficaç i barata de 
seqüenciació per analitzar mostres d’aigües 
profundes de l’Atlàntic nord i van estimar que 
la riquesa era de milers de diferents tàxons. Es-
tudis moleculars recents demostren que la com-
posició taxonòmica de les comunitats bacteria-
nes naturals comprenen una gran diversitat, tot 
i que relativament poques espècies sembla que 
formen la major part de la biomassa.
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uFigura 2. Presència i 
absència dels OTU de bacteris i 
arqueus.
En aquest estudi es mostra la distribució 
dels grups principals de bacteris i arqueus de-
terminat a les aigües epiabissopelàgiques al 
llarg del transsecte de la zona de fractura Ro-
manche (RFZ, de 2° 7’ S 31° 79’ W a 0° 56’ N 
14° 36’ W) a l’Atlàntic tropical. Mitjançant la 
RFZ, l’aigua antàrtica de fons (AABW) entra a 
la conca oriental de l’Atlàntic i part de l’aigua 
profunda de l’Atlàntic nord (NADW) de la conca 
occidental torna a entrar a la conca oriental de 
l’Atlàntic una altra vegada. Per tant, les princi-
pals masses d’aigua es canalitzen mitjançant la 
RFZ. L’objectiu d’aquest estudi és determinar 
les comunitats de bacteris i arqueus en termes 
d’estructura de la diversitat i la comunitat. Al 
llarg del transsecte, es van seleccionar vuit es-
tacions entre 8-10 m de profunditat per quan-
tificar la diversitat amb tècniques single-cell. 
Per fer el marcatge fluorescent, es van utilitzar 
sondes d’oligonucleòtids per bacteris i crenar-
queots marins del grup I, i per a grups espe-
cífics de bacteris: SAR11, SAR406, SAR202, 
Alteromonas i Planctomycetes. Es van trobar 
patrons diferents per a grups específics dins la 
columna d’aigua. SAR202 i Alteromonas van 
augmentar amb la profunditat, SAR11 va dis-
minuir, i Plactomycetes i SAR406 es van man-
tenir força estables al llarg de la columna d’ai-
gua. La contribució relativa de crenarqueots al 
picoplàncton total va ser significativament més 
gran a les zones més profundes. No es van de-
tectar diferències a l’eix horitzontal (i no hi va 
haver canvis significatius entre les estacions). 
Per aprofundir en la diversitat de les bibliote-
ques de DNA 16S es van analitzar clons en qua-
tre capes de profunditat a l’estació central per 
determinar la diversitat de bacteris i arqueus. 
Aquesta tècnica també mostra les estratifica-
cions d’aquests microbis amb la profunditat. 
SAR11 i Alphaproteobacteria disminueixen en 
abundància amb la profunditat; Bacteroidetes 
presenta un nombre més alt a la superfície; el 
domini màxim de Gammaproteobacteria se 
situa a 1750 m; Firmicutes (SAR406) i Chlo-
roflexi (SAR202) semblen dominants a la capa 
més profunda. De la diversitat d’arqueus es va 
trobar que el Marine Group II domina la capa 
de 1750 m, mentre que el Marine Group I do-
mina les capes més profundes. Nitrosopumilus 
(l’única soca cultivable d’arqueobacteri) es va 
trobar només a 1750 m. La composició de les 
comunitats de bacteris i arqueus es va revelar 
per TRFLP (Terminal Restriction Fragment 
Length Polymorphism). En gràfics d’anàlisi de 
proximitats (multidimensional scaling) es va 
estudiar la correlació de la composició de les 
comunitats de bacteris i arqueus amb factors 
ambientals, que va resultar ser significativa en 
ambdós casos. Les matrius de similitud de les 
anàlisis TRFLP mostren l’estratificació amb la 
profunditat i també es van trobar alguns OTU 
que es limiten a profunditats específiques. Es 
van analitzar els canvis en la composició de la 
comunitat bacteriana de tres masses d’aigua 
(NADW, AAIW [aigua antàrtica intermèdia] i 
AABW) al llarg de la fractura. Només la NADW 
mostrava diferències a l’eix horitzontal, que en-
tenem com els canvis en el temps. Com que la 
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zona de fractura és una àrea on les masses d’ai-
gua estan aïllades d’altres corrents, resulta ideal 
per estudiar canvis en el temps d’una comunitat 
determinada dins d’una massa d’aigua. Sug-
gerim que no es van detectar canvis en altres 
masses d’aigua a causa de la profunditat. Com 
que el corrent d’AABW és molt profund, hi pot 
haver una resuspensió dels sediments a la frac-
tura que podria afectar la comunitat bacteriana. 
Tampoc es van detectar canvis a l’AAIW perquè 
aquesta àrea és molt poc profunda pel fet d’estar 
dins de la zona de fractura.
En resum, sembla que la composició de les 
comunitats bacterianes avaluades mitjançant el 
protocol CARD-FISH i la clonació indiquen una 
estratificació segons la profunditat. La compo-
sició de la comunitat d’arqueus determinada per 
clonació també indica una estratificació segons 
la profunditat. Es van trobar correlacions signi-
ficatives entre la composició de les comunitats 
de bacteris i arqueus i les característiques fisi-
coquímiques i biològiques de les masses d’ai-
gua. La composició de la comunitat bacteriana 
canvia gradualment a mesura que els fluxos de 
NADW travessen la zona de fractura Romanche. 
Com que els grans grups detectats en aquest es-
tudi s’han trobat a totes les profunditats, però 
en diferents proporcions, estem d’acord amb la 
teoria que «tot està a tot arreu, però l’ambient 
selecciona». I
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